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ABSTRAK. Preferensi pasar terhadap mangga (Mangifera indica L.) yang bergeser dari buah berkulit hijau ke buah berkulit merah, 
telah mendorong dilakukannya program pemuliaan untuk merakit varietas yang sesuai. Balai Penelitian Tanaman Buah Tropika telah 
melaksanakan kegiatan persilangan Arumanis 143 x mangga merah dan telah menghasilkan 63 progeni F1. Penelitian ini bertujuan 
menganalisis diversitas dan paternitas tetua dan progeni menggunakan marka mikrosatelit. Penelitian dilaksanakan di Laboratorium 
Genetika Tumbuhan, Sekolah Ilmu dan Teknologi Hayati, Institut Teknologi Bandung dari bulan Mei 2009 sampai April 2010. Enam 
pasang primer berlabel 6-FAM dirancang dan disintesis untuk mengamplifikasi daerah mikrosatelit pada genom mangga. Hasil 
penelitian menunjukkan bahwa lokus yang digunakan memiliki tingkat informasi yang tinggi dan sesuai untuk studi keragaman 
mangga. Persilangan tetua berjarak genetik jauh menghasilkan progeni dengan keragaman yang tinggi antarprogeni maupun dengan 
tetua. Persilangan antara pasangan tetua yang berjarak genetik dekat menghasilkan progeni yang memiliki kedekatan jarak genetik 
terhadap salah satu tetua. Persilangan tetua resiprokal menghasilkan progeni yang memiliki jarak genetik berdekatan. Populasi tetua 
mangga menunjukkan tingkat heterozigositas yang tinggi sehingga secara umum progeni F1 hasil persilangan memiliki keragaman 
yang tinggi dan berpotensi menghasilkan varietas baru dari penggabungan karakter unggul Arumanis 143 dan mangga merah.
Katakunci: Mangifera indica; Progeni F1; Arumanis 143; Mangga merah; Mikrosatelit
ABSTRACT. Market preference of mango (Mangifera indica L.) that changed from green skin fruit to the red skin one has drive 
breeding program to create variety to meet the market preference. Indonesian Tropical Fruit Research Institute has conducted 
crossing activities among Arumanis 143 x red skin mango and produces 63 F1 progenies. This research was aimed to analyse the 
diversity and paternity of parents and their off-springs using microsatellite markers. The research was conducted at Plant Genetics 
Laboratory, School of Life Science and Technology, ITB from May 2009 to April 2010. Six pair of 6-FAM labeled primers were 
designed and synthesized to amplify microsatellite region in mango’s genome. Crossing among parents with long genetic distance 
produce progenies with high genetic variability among them and their parents. Crossing among parents with close genetic distance 
produced progenies with close genetic distance to one of the parents. Reciprocal crosses parents pairs progenies with close genetic 
distance of reciprocal parent pairs. This population analized are demonstrating high heterozigosity, hence the F1 progeny, in general, 
have high genetic variation which convey expectancy to obtain new mango variety as a result of combination of superior characters 
from Arumanis 143 and red skin mangoes. 
Keywords:  Mangifera indica; F1 progeny; Arumanis 143; Red skin mango; Microsatellite
 Mangga (Mangifera indica L.) merupakan salah 
satu komoditas buah unggulan Indonesia setelah pisang 
dan jeruk. Total produksi di tahun 2004 mencapai 
1,44 juta ton, dan selama 8 tahun berikutnya produksi 
terus meningkat menjadi 2,34 juta ton pada tahun 
2012(Kementerian Pertanian 2013). Peningkatan 
produksi secara nyata ini tidak lepas dari meningkatnya 
penggunaan varietas unggul. Dari 18 varietas unggul 
mangga yang telah dilepas oleh Kementerian Pertanian 
(Rebin & Santoso 2009), Arumanis 143 (AR 143) 
merupakan varietas yang paling banyak ditanam 
hingga sebagian produksi buahnya diekspor ke 
berbagai negara. Mangga AR 143 terkenal memiliki 
ciri khas rasa yang manis segar, daging berwarna 
orange, serta warna kulit tetap hijau saat buah telah 
matang.  
Permintaan pasar terhadap buah mangga telah 
berubah dari warna kulit hijau kepada kulit berwarna 
merah yang lebih menarik. Keadaan ini mendorong 
dilaksanakannya perakitan varietas unggul baru dengan 
kualitas organoleptik seperti AR 143 dan memiliki 
kulit berwarna merah. Balai Penelitian Tanaman Buah 
Tropika sejak tahun 1998 hingga 2004 telah melakukan 
persilangan antara AR 143 dengan 10 aksesi mangga 
berkulit merah (Haden, Kensington Apple, Irwin, 
Saigon, Kirsapati Maldah, Marifta, Delima, Gedong 
Gincu, Liar, dan Keitt) koleksi Kebun Percobaan 
Cukurgondang (Purnomo et al. 2002, Karsinah et al. 
2003, Anwaruddinsyah et al. 2004). Dari persilangan 
tersebut telah diperoleh 63 progeni F1. 
Hambatan terbesar yang muncul dalam mengevaluasi 
turunan F1 mangga ialah masa juvenilnya yang cukup 
panjang sehingga pemuliaan tanaman mangga 
memerlukan waktu yang sangat lama dan biaya yang 
sangat besar bila dikerjakan menggunakan teknik 
pemuliaan konvensional. Oleh karena itu diperlukan 
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strategi yang dapat membantu mempercepat program 
pemuliaan mangga dengan menggunakan penanda 
molekuler (Krishna & Singh 2007, Panditi et al. 2007). 
Salah satu penanda molekuler yang berkembang sangat 
pesat adalah simple sequence repeats (SSR) yang juga 
dikenal dengan mikrosatelit. 
Mikrosatelit ialah bagian DNA yang mengandung 
pengulangan satu sampai enam basa nukleotida dan 
terdapat di sebagian besar genom spesies eukariot (Liu 
1998). Mikrosatelit bersifat multialelik, diturunkan 
secara kodominan, mudah dideteksi melalui PCR, 
memiliki jumlah yang relatif banyak dan tersebar 
secara luas dalam genom, dalam pelaksanaannya 
hanya membutuhkan DNA dalam jumlah sedikit dan 
aplikasinya dapat diotomatisasi (Ritschel et al. 2004, 
Valdes-Infante et al. 2007, Ottewell et al. 2005). Marka 
ini juga mampu untuk mendeteksi kontribusi paternal 
dan studi sistem persilangan pada populasi alami 
(Ottewell et al. 2005).
Penanda mikrosatelit telah banyak digunakan untuk 
membantu kegiatan pemuliaan berbagai tanaman, 
antara lain untuk identifikasi QTL sifat pembungaan 
pada mawar (Oyant et al. 2007), pemetaan gen pada 
beberapa tanaman seperti jeruk (Luro et al. 2008), 
melon (Ritschel et al. 2004), dan kelapa sawit (Bilotte 
et al. 2005, Singh et al. 2007), serta untuk pengkajian 
hubungan evolusi pada tanaman padi (Parida et al. 
2009). Berdasarkan karakteristik dan luasnya cakupan 
penerapan penanda mikrosatelit maka diharapkan 
teknik ini dapat digunakan untuk mengevaluasi progeni 
F1 hasil persilangan AR 143 x mangga merah sebagai 
dasar untuk kegiatan persilangan generasi selanjutnya.
Penelitian ini bertujuan melakukan analisis 
keragaman genetik dan paternitas tetua dan progeni 
F1 hasil persilangan Arumanis 143 x mangga merah 
menggunakan marka mikrosatelit.  
BAHAN DAN METODE
Tempat, Waktu, dan Bahan Tanaman
Penelitian ini dilaksanakan di Laboratorium 
Genetika Tumbuhan, Sekolah Ilmu dan Teknologi 
Hayati, Institut Teknologi Bandung dari bulan Mei 
2009 sampai April 2010. Sampel yang digunakan 
adalah varietas Arumanis 143, sembilan aksesi mangga 
berkulit merah yaitu Haden, Kensington Apple, Irwin, 
Saigon, Kirsapati Maldah, Delima, Gedong Gincu, 
Liar, dan Keitt, serta 63 progeni F1 hasil persilangan di 
Kebun Percobaan Cukurgondang, Pasuruan (Tabel 1).
Isolasi  DNA dan Merancang Primer Mikrosatelit
Isolasi DNA genom dari daun mangga muda 
dilakukan dengan menggunakan metode Doyle & 
Doyle (1990), yang merupakan metode berbasis CTAB 
dan dimodifikasi dengan penambahan 5 mg PVP 360 
setiap 100 mg sampel daun. Isolasi dilaksanakan 
berdasarkan teknik preparasi mini menggunakan 
mikrotube 1,5 ml. 
Lokus mikrosatelit mangga yang digunakan diunduh 
dari bank gen NCBI. Dari sekuens pustaka genom yang 
diperoleh, kemudian dilakukan perancangan primer 
dengan bantuan soft-ware online Primer-3. Enam 
pasang primer yang mengapit daerah mikrosatelit dan 
karakteristiknya ditampilkan pada Tabel 2. 
Amplifikasi DNA dilaksanakan secara touchdown 
berdasarkan protokol Schuelke (2000) terhadap 20 ul 
reagent mix yang terdiri atas 100 ng DNA template, 
0,2 uM dNTPs mix, 2,5 uM MgCl2, 0,2 uM primer 
forward yang telah ditempeli sekuen M13, 1 uM 
primer reverse, 1 uM primer universal M13 berlabel 
fluorescent 6-FAM,  dan 1,25 unit taq polymerase. 
Reaksi PCR terdiri atas predenaturasi pada 
suhu 94oC selama 3 menit, kemudian dilanjutkan 
dengan dua siklus awal  terdiri atas denaturasi pada 
suhu 94oC selama 30 detik, annealing pada suhu 
56oC selama 30 detik dan elongasi pada suhu 72oC 
selama 30 detik. Selanjutnya siklus kedua secara 
touchdown dengan suhu annealing dari primer yang 
terus menurun sebanyak 0,5oC per siklus dalam 18 
siklus. Siklus terakhir adalah penempelan 6-FAM 
dilakukan sebanyak 32 siklus terdiri atas denaturasi 
pada suhu 94oC selama 30 detik, annealing pada 
suhu 53oC selama 45 detik, dan elongasi pada suhu 
72oC selama 45 detik. Reaksi PCR kemudian diakhiri 
dengan elongasi pada suhu 72oC selama 10 menit dan 
diinkubasi pada suhu 4oC.
Analisis Data
Produk amplifikasi kemudian dilakukan analisis 
fragmen ke pihak penyedia jasa gene-scanning 
Macrogen Inc. Korea. Produk analisis fragmen 
diterima dalam bentuk data berekstensi *.fsa. Data 
berupa grafik dengan puncak yang menunjukkan 
pembacaan penanda M13 berlabel fluoresence pada 
panjang alel tertentu. Setiap fragmen hasil amplifikasi 
DNA dihitung sebagai alel (Duval et al. 2009). Data 
ini kemudian diolah dengan software GeneMarker, 
untuk memilih dua alel yang memiliki nilai intensitas 
pancaran tertinggi dari setiap sampel. 
Analisis dilakukan dengan menghitung frekuensi 
alel per lokus. Selanjutnya data pasangan alel diolah 
dengan software Cervus untuk analisis nilai Ho (observed 
heterozigisity), He (expected heterozigisity), dan PIC 
(polymorphic informative content). Pengelompokan 
tanaman tetua dan progeni F1 dengan metode PCO 
(principal coordinate analysis) berdasarkan kesamaan 
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Tabel 1.  Daftar progeni F1 mangga hasil persilangan AR 143 x mangga merah (List of F1 progeny from 
crossing AR 143 x red mango)
No Progeni (Progeny) No Progeni (Progeny)
1. F1-3 Apel x AR 143 33. F1-22 AR 143 x Irwin 
2. F1-13 Apel x AR 143 34. F1-35 AR 143 x Irwin
3. F1-37 Apel x AR 143 35. F1-69AR 143 x Irwin
4. F1-38 Apel x AR 143  36. F1-72 AR 143 x Kartikia
5. F1-39 Apel x AR 14 37. F1-52 AR 143 x Keitt
6. F1-41 Apel x AR 143 38. F1-54 AR 143 x Keitt
7. F1-55 Apel x AR 143 39. F1-68 AR 143 x Keitt
8. F1-23 Apel x Manalagi 40. F1-16 AR 143 x Kirsapati Maldah
9. F1-7 AR 143 x Apel 41. F1-28 AR 143 x Kirsapati Maldah
10. F1-25 AR 143 x Delima 42. F1-44 AR 143 x Liar
11. F1-51 AR 143 x Delima 43. F1-47 AR 143 x Liar
12. F1-18 AR 143 x Gedong Gincu 44. F1-50 AR 143 x Liar
13. F1-33 AR 143 x Gedong Gincu 45. F1-77 AR 143 x Podang
14. F1-59 AR 143 x Gedong Gincu 46. F1-45 AR 143 x Saigon
15. F1-61 AR 143 x Gedong Gincu 47. F1-49 AR 143 x Saigon
16. F1-62 AR 143 x Gedong Gincu 48. F1-53 AR 143 x Saigon
17. F1-65 AR 143 x Gedong Gincu 49. F1-1 Haden x AR 143
18. F1-66 AR 143 x Gedong Gincu 50. F1-2 Haden x AR 143
19. F1-67 AR 143 x Gedong Gincu 51. F1-11 Haden x AR 143
20. F1-73 AR 143 x Gedong Gincu 52. F1-30 Haden x AR 143
21. F1-82 AR 143 x Gedong Gincu 53. F1-42 Haden x AR 143
22. F1-83 AR 143 x Gedong Gincu 54. F1-8 Irwin  x AR 143
23. F1-87 AR 143 x Gedong Gincu 55. F1-9 Irwin  x AR 143
24. F1-85 AR 143 x Gedong Gincu  56. F1-10 Irwin  x AR 143
25. F1-15 AR 143 x Haden  57. F1-14 Irwin  x AR 143
26. F1-21 AR 143 x Haden 58. F1-29 Irwin  x AR 143
27. F1-26 AR 143 x Haden 59. F1-31 Irwin  x AR 143
28. F1-27 AR 143 x Haden 60. F1-36 Irwin  x AR 143
29. F1-46 AR 143 x Haden 61. F1-43 Irwin  x AR 143 
30. F1-88 AR 143 x Haden 62. F1-48 Keitt  x AR 143
31. F1-94 AR 143 x Haden  63. F1-19 Manalagi  x Haden
32. F1-86 AR 143 x Haden
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alel mikrosatelit yang dihasilkan oleh gabungan 
keenam primer menggunakan  program GENALEX 
6.1 (Peakall & Smouse 2006). Hasil yang diperoleh 
berupa diagram PCO digunakan untuk mengambil 
kesimpulan terhadap diversitas dan paternitas tetua 
dan progeni mangga hasil persilangan. 
HASIL DAN PEMBAHASAN
Analisis Fragmen
Hasil pembacaan fragmen berupa puncak grafik 
yang terlihat pada elektroferogram merupakan hasil 
pancaran fluorescence FAM yang terdeteksi dan 
menunjukkan panjang alel hasil amplifikasi DNA. 
Ukuran, frekuensi, dan jumlah alel yang dihasilkan dari 
amplifikasi DNA dengan menggunakan enam primer 
dapat dilihat pada Tabel 3. 
Tabel 3 menunjukkan bahwa ukuran alel yang 
dihasilkan dari amplifikasi  menggunakan enam pasang 
primer berada pada rentang 100–206 pb. Ukuran alel 
tersebut sesuai dengan ukuran yang diharapkan yaitu 
sebesar 100–300 pb. Ukuran alel sebesar 100–300 pb 
pada tanaman mangga sebelumnya juga dilaporkan 
oleh Schnell et al. (2005) dan Olano et al. (2005).
Tabel 3.  Ukuran, frekuensi, dan jumlah alel dari enam pasang primer yang digunakan (Size, frequency, 




(Allele size) Frekuensi (Frequency) Jumlah alel (Number of allele)
MiM2.1-F/R 130-186 0,014-0,479   7
MiM2.2-F/R 100-173 0,007-0,229 12
MiM2.3-F/R 101-182 0,007-0,326 10
MiM3.1-F/R 116-174 0,007-0.315 10
MiM3.2-F/R 100-200 0,007-0,247 18
MiM4.3-F/R 102-206 0,007-0,473   9
Rerata jumlah alel (Average of allele number) 11
Jumlah alel yang teramplifikasi dengan rerata 
11 alel menunjukkan adanya polimorfisme pada 
setiap primer (Goldstein & Schlotterer 1999). Lokus 
yang digunakan dalam penelitian ini juga bersifat 
polimorfik karena nilai frekuensi sebesar 0,007–0,479 
sebagaimana dinyatakan oleh Hartwell et al. (2004), 
bahwa suatu lokus dikatakan bersifat polimorfik jika 
frekuensi alel yang dihasilkan bernilai kurang dari 0,99. 
Tingkat informasi primer yang digunakan dalam 
amplifikasi dapat diketahui berdasarkan nilai PIC, 
sedangkan tingkat heterozigositas diketahui dari nilai 
He. Nilai PIC dan He dari enam pasang primer yang 
digunakan ditampilkan dalam Tabel 4.
Dari Tabel 4 diketahui bahwa nilai PIC rerata 0,73 
menunjukkan tingkat informasi yang tinggi (Hildebrend 
et al. 1992). Sebelumnya Annisa (2005) memperoleh 
nilai rerata PIC sebesar 0,83 dari empat lokus untuk 
menganalisis keragaman genetik pada 30 varietas 
mangga Indonesia. Perbedaan nilai ini diduga karena 
perbedaan jumlah dan varietas mangga yang digunakan.
Nilai He rerata sebesar 0,77 menunjukkan tingkat 
heterozigositas yang tinggi dari populasi mangga 
yang diteliti. Tingkat heterozigositas yang tinggi ini 
sebagai bukti bahwa populasi progeni F1 beserta 10 
tetua memiliki tingkat keragaman genetik yang tinggi 
Tabel 4.  Nilai PIC dan tingkat heterozigositas dari 
enam pasang primer yang digunakan 
(PIC value and level of heterozigosity of 
six primer pairs used in the study)
Primer   Ho He PIC
MiM2.1 0,65 0,67 0,61
MiM2.2 0,79 0,84 0,82
MiM2.3 0,72 0,78 0,74
MiM3.1 0,89 0,79 0,75
MiM3.2 0,87 0,88 0,86
MiM4.3 0,66 0,65 0,58
Rerata  
(Average) 0,76 0,77 0,73
atau memiliki alel-alel yang beragam. Keberagaman 
alel yang dimiliki oleh populasi progeni F1 berpotensi 
untuk mengandung alel-alel unggul yang dimiliki oleh 
tanaman tetua sehingga progeni memiliki peluang 
sebagai gabungan sifat-sifat unggul yang dimiliki 
oleh tetua.
PCO Tetua Persilangan Mangga
PCO dilakukan untuk membuat pengelompokkan 
(clustering) dari tanaman F1 mangga berdasarkan jarak 
genetik (Tabel 5) yang dihitung dari kesamaan alel-alel 
mikrosatelit yang diperoleh melalui amplifikasi DNA. 
Diagram hasil PCO 10 tanaman tetua mangga disajikan 
pada Gambar 1.
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Gambar 1 menunjukkan bahwa 10 tanaman tetua 
mangga cukup tersebar menempati setiap kuadran 
pada bidang kartesian dan secara umum terkelompok 
menjadi tiga group. Kelompok pertama terdiri atas AR 
143, Gedong Gincu, dan Liar yang terletak di kuadran 
pertama. Kelompok kedua ialah Delima, Haden, Keitt, 
dan Irwin pada kuadran kedua dan ketiga. Kelompok 
ketiga Kirsapati Maldah dan Kensington Apple berada 
di kuadran keempat, sedangkan Saigon terpisah dari 
kelompok yang ada menunjukkan bahwa ia memiliki 
jarak genetik yang jauh dengan kelompok mangga 
lainnya. Hasil ini sesuai yang dilaporkan Viruel et al. 
(2005) yang mengelompokkan Haden, Keitt, dan Irwin 
dalam satu klaster. 
PCO Progeni F1 Hasil Persilangan Pasangan Tetua 
Berjarak Genetik Dekat
Salah satu pasangan tetua mangga yang berjarak 
genetik dekat ialah AR143 (betina) dan Gedong Gincu 
Tabel 5.  Matriks jarak genetik antar 10 tanaman tetua persilangan (Matrices of genetic distance amongst 
10 parent trees)
AR143 KA Delima GG Haden Irwin Keitt KM Liar Saigon
0 AR143
8 0 KA
9 13 0 Delima
5 8 9 0 GG
9 10 6 8 0 Haden
8 10 6 7 5 0 Irwin
8 8 7 5 6 4 0 Keitt
7 8 11 9 11 11 10 0 KM
4 8 9 6 8 7 6 8 0 Liar
7 10 13 8 11 11 10 9 5 0 Saigon
Keterangan: KA=Kensington Apple; GG= Gedong Gincu; KM= Kirsapati Maldah
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(jantan), yang menghasilkan 13 progeni F1. Diagram 
hasil PCO antarprogeni dan pasangan tetua berjarak 
genetik dekat dapat dilihat pada Gambar 2. 
Gambar 2 menunjukkan bahwa semua progeni F1 
cukup menyebar di semua kuadran bidang kartesian. 
Progeni F1 yang memiliki kedekatan jarak genetik 
dengan tetua Gedong Gincu yaitu nomor 59, 65, 67, 
83, 85, dan 87, sedangkan yang dekat dengan tetua AR 
143 ialah  33, 61, 62, 66, dan 73.
Progeni 18 dan 82 terletak pada koordinat yang 
terpisah dari kedua kelompok progeni F1 dan tanaman 
tetua, yang berarti keduanya memiliki jarak genetik 
yang jauh dengan kedua kelompok progeni dan kedua 
tanaman tetua. Hal tersebut diduga disebabkan oleh 
adanya perbedaan pasangan alel mikrosatelit yang 
dihasilkan oleh progeni 18 dan 82 dengan pasangan alel 
mikrosatelit yang dihasilkan oleh kedua tetua mangga 
serta progeni F1 lainnya. Mikrosatelit bersifat multialel 
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(Ukoskit 2007) sehingga pasangan alel yang diperoleh 
dari 18 dan 82 dapat berbeda dengan pasangan alel 
kedua tetua serta beberapa progeni F1 yang lain. 
PCO Progeni F1 Hasil Persilangan Pasangan Tetua 
Berjarak Genetik Jauh
PCO dilaksanakan terhadap 14 progeni F1 hasil 
persilangan kelompok pasangan tetua mangga yang 
berjarak jauh AR 143 dengan Haden, Keitt, dan Irwin. 
Diagram PCO antarprogeni F1 dan tetua persilangan 
berjarak genetik jauh dapat dilihat pada Gambar 3.
Gambar 2.  Diagram PCO antarprogeni F1 hasil persilangan AR 143 x Gedong Gincu (PCO diagram 
of F1 progenies from AR 143 x gedong Gincu)
Principal coordinates































Hasil PCO pada Gambar 3 secara umum 
menunjukkan bahwa sebagian besar progeni F1 
terletak secara tersebar pada bidang kartesian dan tidak 
membentuk kelompok dengan salah satu tetua. Bila 
dikelompokkan berdasarkan kedekatan jarak genetik 
yang ditunjukkan oleh kedekatan posisi di bidang 
kartesian maka kelompok tetua Haden, Keitt, dan 
Irwin berdekatan dengan tiga progeni yaitu nomor 15, 
35, dan 54, sedangkan tetua AR 143 hanya berdekatan 
dengan satu progeni yaitu nomor 22. Hasil PCO 
ini menunjukkan bahwa persilangan tetua berjarak 
Gambar 3.  Diagram PCO terhadap progeni F1 dari persilangan mangga AR 143 dengan kelompok 
mangga Haden, Keitt, dan Irwin (PCO diagram of  F1 progenies from crossing of parent 
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genetik jauh menghasilkan progeni F1 yang berjarak 
genetik saling berjauhan, baik antarprogeni maupun 
dengan masing-masing tetua. Secara ringkas dapat 
dikatakan bahwa persilangan ini memiliki peluang 
menghasilkan progeni yang lebih beragam sehingga 
memiliki peluang untuk menghasilkan keturunan 
unggul lebih banyak.
PCO Terhadap Progeni F1 dari Tetua Berjarak 
Genetik Dekat vs. Jauh  
PCO yang dilakukan terhadap kedua jenis progeni 
F1 berdasarkan perbedaan jarak genetik antartanaman 
tetua menunjukkan pola pengelompokkan yang 
berbeda. Progeni dari pasangan tetua yang berjarak 
genetik dekat, yaitu AR 143 dan Gedong Gincu, 
cenderung memiliki kedekatan jarak genetik dan 
membentuk kelompok dengan salah satu tanaman 
tetua, sedangkan progeni F1 yang berasal dari pasangan 
tanaman tetua yang berjarak genetik jauh, yaitu AR 
143 dan kelompok tetua Haden, Keitt, dan Irwin, 
cenderung memiliki letak yang tersebar dan tidak 
membentuk kelompok dengan salah satu tanaman 
tetua. Hal tersebut menunjukkan bahwa persilangan 
antara pasangan tetua yang berjarak genetik dekat dapat 
menghasilkan progeni F1 yang memiliki kedekatan 
jarak genetik terhadap salah satu tetua, sedangkan 
persilangan antara pasangan tetua mangga yang 
berjarak genetik jauh dapat menghasilkan progeni 
F1 dengan jarak genetik yang berjauhan dari masing-
masing tetua. 
Jika ditinjau dari segi keragaman genetik, maka 
progeni F1 yang berasal dari pasangan tetua berjarak 
genetik jauh dapat mengandung alel yang lebih 
beragam, sehingga cenderung tersebar dan tidak 
berkumpul pada satu bidang kartesian. Keragaman 
alel yang dimiliki oleh progeni F1 tersebut berpotensi 
untuk mengandung alel-alel unggul yang berasal dari 
masing-masing tanaman tetua. 
Keragaman alel yang dimiliki oleh progeni 
F1 mangga hasil persilangan beberapa pasangan 
tanaman tetua dapat disebabkan oleh tingginya tingkat 
heterozigositas pada masing-masing tanaman tetua. 
Tanaman mangga memiliki tingkat heterozigositas 
yang sangat tinggi (Purnomo 1992) sehingga keturunan 
yang dihasilkan secara seksual memiliki tingkat 
keragaman yang tinggi.
PCO Terhadap Progeni F1 Hasil Persilangan 
Pasangan Tetua Secara Resiprokal
Diagram PCO pada Gambar 4 menunjukkan 
bahwa 24 progeni F1 dari persilangan resiprokal AR 
143 dengan Haden dan Irwin relatif tersebar di setiap 
kuadran pada bidang kartesian. Beberapa progeni F1 
memiliki jarak genetik yang dekat terhadap progeni F1 
lainnya atau terhadap masing-masing tanaman tetua. 
Progeni F1 yang memiliki kedekatan jarak genetik 
dengan  tetua Haden ialah nomor 15, 30, 31, 35, dan 
42, dengan tetua Irwin ialah nomor 27, 36, dan 46, dan 
yang dekat dengan tetua AR 143 ialah nomor 21, 22, 
29, dan 86, sedangkan beberapa progeni yaitu nomor 
8, 9, 11, dan 26 saling berdekatan satu sama lain dan 
membentuk kelompok tersendiri, tetapi cukup jauh dari 
masing-masing tetua, sedangkan delapan progeni, yaitu 
nomor 1, 2, 10, 14, 43, 69, 88, dan 94 terletak pada 
koordinat yang tersebar dan tidak tergabung dalam 
keempat kelompok yang ada. 
Gambar 4.  Diagram PCO terhadap progeni F1 dari persilangan resiprokal AR 143 dengan Haden 
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Hasil ini menunjukkan bahwa beberapa progeni 
F1 memiliki kedekatan jarak genetik antarprogeni 
yang berasal dari pasangan tetua resiprokal. Tiga 
progeni F1 hasil persilangan tetua Haden (betina) dan 
tetua AR 143 (jantan), yaitu nomor 11, 30, dan 42, 
memiliki kedekatan jarak genetik dengan tiga progeni 
F1 hasil persilangan tetua AR 143 (betina) dan tetua 
Haden (jantan), yaitu 15, 26, dan 27. Tiga progeni 
hasil persilangan tetua Irwin (betina) dan tetua AR 
143 (jantan), yaitu nomor  29, 31, dan 43, memiliki 
kedekatan jarak genetik dengan tiga progeni hasil 
persilangan AR 143 (betina) dan Irwin (jantan), yaitu 
22, 35, dan 69. Kedekatan jarak genetik antarprogeni 
F1 yang berasal dari pasangan tetua resiprokal dapat 
terjadi karena kesamaan alel mikrosatelit yang dimiliki 
oleh masing-masing tanaman tetua dengan sifat genetik 
yang sama meskipun organ seksualnya berbeda.
PCO Terhadap Semua Tanaman Tetua dan Progeni F1
PCO terhadap seluruh tetua dan progeni F1 dapat 
dilihat pada Gambar 5. Gambar tersebut menunjukkan 
bahwa seluruh tanaman tetua dan progeni F1 memiliki 
koordinat yang cenderung tersebar merata pada 
keempat kuadran di bidang kartesian dan tidak 
membentuk kelompok. Fakta ini menggambarkan 
keragaman alel mikrosatelit yang dimiliki oleh setiap 
progeni F1 hasil persilangan AR 143 x mangga merah. 
Keragaman ini disebabkan oleh tingginya tingkat 
heterozigositas pada masing-masing tanaman tetua. 
Keragamaan alel yang dimiliki oleh progeni 
F1 berpotensi untuk mengandung alel-alel unggul 
yang berasal dari masing-masing tanaman tetua. 
Dengan demikian, persilangan antara Arumanis 143 
x sembilan mangga merah berpotensi menghasilkan 
progeni yang memiliki gabungan sifat unggul dari 
masing-masing tetua untuk menghasilkan varietas 
unggul.
KESIMPULAN DAN SARAN
1. Lokus yang digunakan dalam penelitian ini 
bersifat polimorfik dan memiliki tingkat informasi 
yang tinggi sehingga baik digunakan untuk studi 
keragaman mangga. 
2. Persi langan tetua berjarak genetik jauh 
menghasilkan progeni yang berjarak genetik saling 
berjauhan, baik antarprogeni maupun dengan tetua. 
3. Persilangan antara pasangan tetua yang berjarak 
genetik dekat menghasilkan progeni yang memiliki 
kedekatan jarak genetik terhadap salah satu tetua.
4. Progeni dapat memiliki kedekatan jarak genetik 
antarprogeni yang berasal dari pasangan tetua 
resiprokal. 
5. Populasi tetua persilangan mangga menunjukkan 
tingkat heterozigositas yang tinggi sehingga 
secara umum progeni F1 yang dihasilkan memiliki 
Gambar 5.  Diagram PCO terhadap seluruh tanaman tetua dan progeni F1 persilangan AR 143 x 
mangga merah (PCO diagram of all parent trees and F1 progenies of crossing amongst 








J. Hort. Vol. 24 No. 3, 2014
keragaman yang tinggi dan berpotensi menghasilkan 
varietas unggul.
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